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1 Überblick über das Forschungsfeld und Zielsetzung der Arbeit 
Die fortwährende Weiterentwicklung der individualisierten Medizin stellt hohe Anforderungen an 
neu entwickelte Medizinprodukte. Im Gegensatz zur Behandlung oder Erkennung von Krankheiten, 
die viralen oder bakteriellen Ursprungs sind, ist die Adressierung von körpereigenen Zellen mit 
Fehlfunktionen wie Alzheimer und Malignomen ungleich schwieriger. Hier muss das verabreichte 
Therapeutikum oder Diagnostikum hinreichend selektiv wirken, um eine Behandlung oder 
Markierung vitaler Körperzellen zu vermeiden. Die Kenntnis der veränderten Beschaffenheit der 
Zelloberfläche ist dabei ebenso unabdingbar wie die der Struktur und Wirkmechanismen der 
zellbindenden Präparate. 
Die Entwicklung neuer Therapeutika oder Diagnostika basiert heutzutage in erster Linie auf drei 
Substanzklassen: niedermolekulare Verbindungen (engl. Small molecules), Peptide und Antikörper 
(Tabelle 1). 
Nach der Identifikation einer potentiell aktiven Substanzklasse erfolgt die Synthese von small 
molecules aufgrund der konstanten Gerüststruktur oftmals durch kombinatorische 
Hochdurchsatzverfahren, da hier nur Änderungen von Seitenketten oder funktionellen Gruppen der 
Peripherie vorgenommen werden.[1] Dabei werden Synthese und chromatografische und massen-
spektrometrische Analytik gekoppelt. Als Ausgangspunkt dienen gewöhnlich körpereigene 
Substanzen wie z. B. Substratanaloga, die an das Enzym binden und damit die hydrolytische Aktivität 
des Enzyms inhibieren.[1]  Auf diesem Wege können binnen kürzester Zeit hunderte biologisch 
hochaktiver Substanzen synthetisiert und auf ihre Wirksamkeit getestet werden. Obwohl auf diesem 
Wege hochaffine Moleküle mit Bindungskonstanten im subnanomolaren Bereich entwickelt werden 
können, wird deren Wirkung aber häufig durch eine geringe Selektivität beeinträchtigt, was in eine 
Schädigung vitaler Zellen resultieren kann. Dies führt letztlich zu einer erhöhten Toxizität dieser 
Substanzklasse.[2] Ebenso ist die Resorption aufgrund der strukturellen Eigenschaften, wie Lipophilie 
und fehlender Ladungen oftmals reduziert.[1, 3] Eine Vielzahl der heute gängigen Chemotherapeutika 
wie Imatinib, Nexavar® (Sorafenib) und Tarceva® (Erlotinib) auf diesem Wege entwickelt worden.[1] 
Antikörper bestehen aus je zwei leichten und schweren Ketten, die wiederum in konstante und 
variable Bereiche unterteilt sind. Die Bindung zum entsprechenden Antigen erfolgt über die 
variablen Bereiche. Innerhalb dieser Domänen befinden sich die je drei hypervariablen Regionen, die 
sogenannten CDRs (complementary determining region), die für die Antigen-Antikörper-Bindung 
verantwortlich sind.[4] Die Bindung einer einzelnen CDR zu ihrem jeweiligen Antigen ist relativ 
schwach, die Bindungskonstanten liegen hier in der Regel im mikromolaren Bereich.[4] Durch die 
simultane Bindung aller drei CDRs an das Antigen potenzieren sich die Bindungskonstanten bis in 
den femtomolaren Bereich. Durch dieses Zusammenspiel der einzelnen CDRs ist die Selektivität im 
Vergleich zu den small-molecule-basierenden Präparaten stark erhöht.[4] Ein weiterer, 
größenbedingter (bis zu 1000 kDa) Vorteil der Antikörper ist deren langsamer Abbau im Körper des 
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Nachteilig wirkt sich hingegen die Größe in Bezug auf die Gewebsdurchdringung aus, was 
insbesondere bei schlecht durchbluteten Tumorgeweben in einer verminderten Bioverfügbarkeit 
resultiert.[5] Außerdem sind die Synthese und Reinigung teilweise sehr aufwendig, da die meist 
glykosylierten Antikörper aus Zellkulturen gewonnen und anschließend chromatografisch gereinigt 
werden müssen.[6, 7] Trotz dieser Hürden wird eine Vielzahl monoklonaler Antikörper in der 
Diagnostik als Tumormarker, in der Immunoszintigraphie und als Therapeutika kommerziell 
eingesetzt.[8] 
Peptid-basierende Therapeutika oder Diagnostika vereinen eine vereinfachte Synthese im Vergleich 
zu Antikörperpräparaten und eine verbesserte Gewebsdurchdringung.[9] Allerdings weisen sie eine 
verringerte Serumhalbwertszeit und Selektivität bei vergleichbaren Affinitäten auf.[9-11] Diese 
Eigenschaften machen Peptide zu einer interessanten Alternative zu klassischen Antikörper- oder 




Food and Drug Administration (FDA) zugelassen peptid-basierten Therapeutika signifikant 
erhöht.[12-17] 
Eine Molekülklasse, die viele Vorteile aller drei erwähnten Substanzklassen in sich vereint sind die 
Cystinknotenminiproteine. Diese sind Peptide mit ca. 30 Aminosäuren, die durch drei 
‚pseudoknotenbildende‘ Cystine sowie ein extensives Netzwerk von Wasserstoffbrücken eine stabile 
dreidimensionale Struktur und eine außerordentliche Stabilität aufweisen (Abbildung 1).[18-24]  
Diese strukturellen Eigenschaften führen zu  einer hohen Stabilität gegenüber thermischen und 
chemischen Einflüssen sowie proteolytischer Hydrolyse, was eine orale Verabreichung von 
Therapeutika denkbar macht.[18, 25-27] Unterschieden werden die meist antibiotisch wirkenden, 
zyklischen und die inhibitorischen Miniproteine.[23, 28] Aufgrund der relativ geringen Größe von 
üblicherweise bis zu 35 Aminosäuren kann die Synthese sowohl rekombinant als auch chemisch in 
relativ hohen Ausbeuten und mit vertretbarem finanziellem Aufwand durchgeführt werden.[23, 29, 
30]  
 
Abbildung 1: Cartoondiagramme und Aminosäuresequenzen typischer Cystinknoten. (a-c):Schleifen sind in hellblau 
dargestellt und entsprechend ihrem Vorkommen innerhalb der Sequenz nummeriert, α-Helices in dunkelblau, β-Faltblätter 
in rot und Cysteine in gelb mit römischer Nummerierung entsprechend ihrem Vorkommen innerhalb der Peptidsequenz. (a) 
Möbius Cyclotid Kalata B1. (PDB-ID: 1NB1) (b) Bracelet Cyclotid Cycloviolacin O2. (PDB-ID: 2KNM) (c) Azyklischer Inhibitor 
cystine knot ocMCoTI-II (PDB-ID: 2IT8). Strukturen sind mit Yasara Ver. 12.4.1 dargestellt. (d) Cysteine sind entsprechend 
ihrem Vorkommen innerhalb der Sequenz nummeriert, Cystinverbindungen sowie die Makrozyklisierung sind schematisch 
dargestellt.[23] 
 
Des Weiteren können über eine Änderung der bindenden Schleife (Abbildung 1) Affinitäten und 




Randomisierung dieser Schleife wurden aus zufallsmäßig oder gezielt erzeugten Bibliotheken 
hochaffine und -selektive Inhibitoren gegen krebsrelevante Enzyme gefunden.[31, 32] Ebenso 
konnten durch rationale Veränderungen dieser Schleife Binder für verschiedene Tumormarker 
generiert werden.[21, 33-36] 
In der hier vorgelegten Arbeit sollte die Synthese und Analytik bekannter und in ihrer Sequenz 
veränderter Varianten offenkettiger, inhibitorischer Miniproteine bearbeitet werden: 
 Die Cysteinoxidation und die damit verbundene Ausbildung sekundärer und tertiärer 
Strukturelemente von Miniproteinen ist ein entscheidender Schritt der Synthese.[23] Die 
Optimierung der Ausbeute der peptidchemischen Darstellung der Peptidkette war daher 
ebenso von besonderem Interesse wie die Verbesserung der synthetischen Bedingungen 
und Ausbeute bei der Ausbildung des Cystinknotens. Diese Optimierung war insbesondere 
bei Miniproteinen mit veränderter Primärstruktur notwendig, da die bisher verwendeten 
Systeme zur oxidativen Faltung häufig sehr kompliziert sind, nur für eine einzelne Familie 
von Miniproteinen anwendbar ist oder  ur geringe Ausbeuten liefert. 
 
 Daraus resultierend sollte im Anschluss die physikochemische Charakterisierung der 
Miniproteine durchgeführt werden. Mit Hilfe dieser Technologien sollten neue Erkenntnisse 
über die Primär- Sekundär- und Tertiärstruktur gewonnen werden. Insbesondere die 
Verifizierung der korrekten Disulfidtopologie ist hier von besonderem wissenschaftlichem 
Interesse und nicht trivial. 
 
 Die aus der Strukturaufklärung erhaltenen Erkenntnisse sollten dann wiederum zur 
Generierung von Peptidbibliotheken verwendet werden, deren Durchmusterung zum Erhalt 
hochaffiner und –selektiver Binder krebsrelevanter Oberflächenenzyme führen sollte. Diese 
sollten dann mittels der optimierten Synthesebedingungen hergestellt werden und mittels 
enzymologischer Tests biochemisch charakterisiert werden. Die hinsichtlich Affinität und 
Selektivität potentesten Inhibitoren sollten dann in Dosis-Wirkungs-Studien auf 
Prostatakrebszellen ex vivo hinsichtlich ihrer inhibitorischen Aktivität hinsichtlich humaner 
Matriptase-1 charakterisiert werden. 
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4 Ergänzende Informationen zu den vorgelegten Publikation aus 3 
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